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本論文の Chapter 1 においては，質量分析および質量分析に先立って行われる液体クロマトグラフィーに
より，サンプル内に含まれる分子間を明瞭に分離するための分析手法について調査する。ここで提案する解
析手法による分離技術の向上により，より多くの種類のペプチド分子を区別し定性的，定量的なデータ解









いる。そこで Chapter 3 では，化学修飾を全く用いないで定量解析を行う為の全く新しい解析手法（i-OPAL: 
internal standard guided Optimal Proﬁle ALignment）を提案した。それにより，分析結果が示す溶出時間（RT），
質量電価比（m/z）とイオン強度で作られる 3 次元マップを測定間で示される同一分子のピーク位置情報を
補正する形でアライメントを行い，化学修飾が起こらない分子に関しても定量を可能とした。
審　査　の　結　果　の　要　旨
本論文では，既存の質量分析を用いたタンパク質の定性的ならびに定量的な解析手法の問題を解消し，そ
の解析精度ならびに検出限界を向上させる方法の開発をおこなったことを報告している。審査は，本方法の
持つ解析精度の向上と，解析時間の縮小に関して行われ，本方法が現在広く利用されている方法と比較して
格段に精度が高く，また処理速度も数倍から数十倍速いことが確認された。これによって，本方法の生命化
学への有用性の高さが認められた。また本論文において開発された新しい分析手法によってバイオマーカー
探索技術が向上し，バイオテクノロジーおよび医薬研究のさらなる発展に寄与できる可能性があることが認
められた。
よって，著者は博士（理学）の学位を受けるに十分な資格を有するものと認める。
